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摘要 : 基于 线粒体 Cyt b 基因 部 分 序列 ， 以 波 峡 蝶 为 外 群 ， 采 用 邻接 法 、 最 大 简约 法 和 贝 叶 斯 法 分 别 构 
T rp Biz BE IRE 10 Je 25 种 蝶 类 的 系统 发 育 树 ， 探 讨 了 各 主要 类 群 间 的 系统 发 育 关 系 。 其 结果 表明 ， 所 有 线 
峡 蝶 亚 科 聚 为 两 大 枝 : 第 一 枝 包 括 环 峡 蝶 属 、 非 峡 蝶 属 、 蜂 峡 蝶 属 和 变 峡 蝶 属 ， 其 中 绪 峡 蝶 属 与 环 峡 蝶 族 亲缘 
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Phylogenetic Relationships of Butterflies in the 
Subfamily Limenitinae Based on Mitochondrial 
Cytochrome b Gene Sequences 


WU Dong-xia, HAO Jia-sheng ' , ZHU Guo-ping, CHEN Na, 
SU Cheng-yong, PAN Hong-chun, ZHANG Xiao-ping 


(Laboratory of Molecular Evolution and Biodiversity, College of Life Sciences, Anhui Normal University, Wuhu 241000 , China) 


Abstract: The present study investigated phylogenetic relationships of the subfalimy Limenitinae based on sequence 
data of the mitochondrial Cyt b gene of 25 species, covering 10 genera of the subfamily, using Ariadne ariadne as out- 
group. Phylogenetic trees were reconstructed with neighbor-joining (NJ), maximum parsimony (MP) and Bayesian infer- 
ence (BI) methods. It is indicated that the involved species of this subfamily clustered into two clades: the first clade in- 
cludes those of the genus Neptis,  Phaedyma , Pantoporia and Lintinga ; the second one includes those of the genus 
Parthenos , Moduza , Limenitis, Athyma ,  Lexias and Euthalia . The genus Limenitis is suggested to be monophyletic ; 
and the genera Euthalia and Lexias proved to be sister to each other and form a monophyletic group. The genus Litinga 
appears to be more closely related to Neptini than to Limenitini. However, phylogenetic positions of some genera, such as 
Phaedyma , Pantoporia and Lintinga , are not well-resolved in the present study. 
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ZR IB: WE VE ( Limenitinae ) 隶属 于 鳞 翅 目 46 属 808 种 ， 中 国 分 布 有 其 中 的 22 个 属 共 118 个 
(Lepidoptera ) BE WR P} ( Nymphalidae )， 由 Behr 于 ”种 ,主要 分 布 于 我 国 南方 (Zhou，1998 )。 和 大 多 
1864 年 建立 ， 是 峡 蝶 科 中 较 大 的 亚 科 之 一 。 线 峡 。” 数 蝶 类 一 样 ， 该 亚 科 的 形态 学 分 类 系统 还 存在 较 大 
蝶 亚 科 多 数 为 中 型 或 大 型 种 类 ， 主 要 分 布 在 东洋 区 争议: 不 同 的 研究 者 认为 该 亚 科 可 能 是 一 个 多 系 群 
和 古 北 区 。 按 最 新 的 分 类 研究 结果 ， 全 世界 共有 或 并 系 群 (Harvey, 1991; Ackery，1999 )。 在 系统 
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学 研究 方面 ， 该 亚 科 内 的 族 及 一 些 属 、 种 的 归属 也 
存在 着 争议 : Harvey ( 1991 ) 将 该 亚 科 划分 为 5 个 
Jk: REEI ( Limenitini ) AK IE BC: ( Biblidi- 
ni). ZIKIR ( Cyrestini ), 2532853. ( Pseudergoli- 
ni) KEKIRIRIK ( Coein ); Freitas ( 1999 ) 基于 成 
TRUST ESSERE, AR ER ACRI SS BI Ie R 
Mies y RErpXIA HE. EJLER, Esh 
究 者 利用 分 子 证 据 (COL EF-la 和 wingless 等 基 
因 ) 来 重建 峡 蝶 科 的 系统 树 ， 结 果 都 表明 ， 朱 履 峡 
蝶 族 、 丝 峡 蝶 族 、 秀 峡 蝶 族 及 黄 肽 峡 蝶 族 应 从 线 峡 
蝶 亚 科 中 划分 出 来 ( Brower，2000; Wahlberg et al, 
2003; Freitas, ，2004 )。 我 国 目前 的 线 峡 蝶 亚 科 分 类 
现 采用 周 芜 的 分 类 系统 ( Zhou，1998 )， 包括 5 个 
Jk. ERIK (Euthaliini )、 线 峡 蝶 族 ( Limeniti- 
ni), YRBCEETA ( Neptini ) TEBEPE X ( Chalingini ) 
AUHBEMENE (Parthenini), FE HP HEIR HR IK iE Zhou 
(1994) 的 基础 上 新 增 的 一 个 族 ， 该 族 所 包含 的 4 
个 属 以 前 是 置 于 线 峡 蝶 族 当中 。 

蝶 类 所 蕴含 的 多 样 性 信息 在 无 脊椎 动物 中 是 十 
分 丰富 的 ， 并 一 直 作 为 进化 生物 学 和 生态 学 研究 的 
模型 系统 之 一 ( Boggs et al, 2003 )。 动物 线粒体 
DNA ( mitochondrial DNA; mtDNA ) 具有 严格 的 母 
系 遗传 、 进 化 速率 较 快 且 不 同 区 域 进化 速度 存在 差 
异 等 特点 , 已 广泛 用 于 昆虫 系统 学 研究 中 (Chen & 
Jiang，2004; Shao & Mao，2002 )。 在 线粒体 中 Cyt 
b 基因 是 目前 结构 和 功能 研究 得 最 为 清楚 的 基因 之 
一 (Gray，1989 )。 该 基因 进化 速度 适中 ， 在 较 短 
的 一 个 基因 片段 内 就 能 包含 种 下 水 平 乃 至 科 水 平 的 
系统 发 育 信息 (Irwin et al，1991 )。 目 前 国内 外 应 
H Cyt 基因 对 蝴蝶 的 系统 发 育 研 究 已 有 一 些 报 
道 ， 如 : Torres et al ( 2001) 利用 Cyt b 基因 较 系统 
地 研究 了 眼 蝶 亚 科 眉 眼 蝶 族 的 单 系 性 ; Joyce & 
Pullin ( 2001 ) XJ HEBEL EIERE BS Cyt b 基因 全 序列 
进行 了 研究 ; Chen et al ( 1999 ) 应 用 Cyt b 基因 序 
列 研 究 了 中 国产 5 种 绢 蝶 系 统 发 育 关 系 。 本 文 拟 通 
jS Za 25 种 蝴蝶 的 Cyt b 基因 片段 进行 序 
列 测定 和 分 析 ， 构 建 分 子 系统 树 ， 探 讨 该 亚 科 主要 
分 类 群 间 的 系统 发 生 关系 。 


1 材料 与 方法 


1.1 材 料 
本 实验 所 用 昆虫 标本 均 为 2005 一 2006 年 采集 
的 新 鲜 标 本 ， 样 品 采集 后 立即 放 入 7$% 酒 精 中 固 



















































































































































































定 ， 带 回 实 验 室 后 放 入 - 20% 冰 箱 保存 。 材 料 来 源 
和 时 间 见 表 1。 
1.2 基因 组 DNA 的 提取 与 扩 增 

采用 蛋白酶 K - 玻璃 粉 法 提取 和 纯化 基因 组 
DNA。 具 体 方法 参照 Hao et al (2005 )。PCR 使 用 
扩 增 昆虫 Cyt b 基因 的 一 对 通用 引物 ， 序 列 为 : 
CB1:5'-TATGT ACTAC CATGA GGACA AATAT C- 
3': CB2:5'-ATTAC ACCTC CTAAT TTATT AGGAA T- 
3' Simon et al, 1994). PCR 反应 的 总 体积 为 50 uL, 
包括 10 x buffer 5.0 &L;25 mmol/L 的 MgCl; 7.0 pL; 
0.2 ug/uL 的 BSA 5.0 uL: 0.25 mmol/L 的 dNTPs 
1.25 pL; 10 pmol/L 引物 各 1.5 pL;1.0 U Taq 酶 和 2 
山 模 板 溶液 ( 含 10 一 25 ng DNA )。 扩 增 条 件 为 : 
94% 预 变性 5 min 后 , 按 下 列 参数 进行 35 个 热 循环 : 
94 变性 1 min;47% 退 火 1 min;72% 延 伸 1 min 30 s; 
最 后 一 个 循环 结束 后 ,72% 总 延伸 10 mino PCR 产 
物 用 1.2% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检测 ,经 纯化 试剂 盒 纯 
化 后 ,在 ABI-377 型 测序 仪 上 直接 测序 。 
1.3 DNA 序列 数据 处 理 及 分 子 系统 树 的 构建 

为 确保 得 到 的 序列 为 目标 序列 ， 数 据 分 析 前 首 
先 将 测序 结果 在 NCBI 中 用 BLAST 进行 相似 性 搜 
索 。 最 后 将 这 些 序 列 用 Clusta X CI.8) 软件 
( Thompson et al，1997 ) 进行 序列 比 对 。 采 用 分 子 
进化 遗传 分 析 软 件 Mega 3.1 ( Kumar et al, 2004 ) 
计算 不 同 序列 间 的 可 变 位 点 、 简 约 信息 位 点 、 转 换 
颠 换 比值 、 对 遗传 距离 及 各 碱 基 含 量 。 由 软件 
DAMBE ( Xia & Xie, 2001) 分 析 序 列 间 的 不 同 特 
质 ， 如 不 同 密码 子 位 点 的 转换 与 颠 换 比 等 。 

根据 Modeltest 3.06 Posada & Crandall ,1998 ) 佑 
算出 数据 最 优 模型 。 用 Mega 3.1( Kumar et al, 
2004 ), 基 于 Kimura-2-parameter( K2P; Kimura, 1980 ) 
模型 ,采用 邻接 法 构建 Neighbor-joining( NJ ) 树 ;用 
PAUP*4.0b10( Swofford , 2002 ), 采 用 最 大 简约 法 构 
建 Maximum parsinomy MP ) 树 ,对 NJ 树 和 MP 树 分 
别 进行 了 内 部 分 支 检 验 与 1000 次 bootstrap 重复 分 
析 ( Felsenstein , 1985 ), 以 确定 各 节点 的 置信 和 度 。 在 
Modeltest 3.06 中 产生 最 佳 核 背 酸 模型 为 GTR + T4 
G。 用 MrBayes2.01( Huelsenbeck & Ronquist, 2001 ) 
构建 Bayes 树 , 蔡 换 模 型 参数 设置 为 核 苷 酸 蔡 换 类 
型 数 = 6( nst = 6 ); 设 置 位 点 间 速 率 变异 呈 gamma 分 
布 ( rates = invgamma )。 对 MCMCMC 变量 运行 4 条 
马 尔 科 夫 链 ,以 随机 树 为 起 始 树 , 共 运 行 1 百 万 代 ， 
每 100 代 进行 一 次 抽样 ,在 舍弃 老化 样本 ( burn- 
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表 1 样品 采集 地 、 采 集 时 间 及 对 应 Cyt b 序列 的 GenBank 序列 号 


Tab. 1 Collection localities and times and GenBank accession number for Cyt b sequences of each sample 





















































































































































族 Tribe 物种 Species 采集 地 点 和 时 h . Genbank 序列 号 
Sampling time and locality GenBank accession No. 

ARIBEI Euthaliini VE ARSEUHE Euthalia duda 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095683 
WARIRI Euthalia undosa 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095685 

REZIN Euthalia monina 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095686 

IRER Euthalia karadama 云南 景 洪 ，2006 - 07 EF095684 

小 豹 律 峡 蝶 Lexias pardalis 四 川 都 江 堰 ，2006 - 08 EF095688 

尖 埃 律 峡 蝶 Lexias acutipennia 云南 景 洪 ，2006 - 07 EF095687 

线 峡 蝶 族 Limenitini BEZXUUUE Limenitis sulpitia 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095692 
Wr JE £X IBEWE Limenitis doerriesi 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095690 

SEE ZUM Limenitis homeyeri 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095691 

TEJARI Limenitis amphyssa 甘肃 麻 沿 ，2005 - 08 EF095689 

SETTE BOE Athyma fortuna HINER, 2005 - 08 EF095679 

EFF IEEE Athyma jina 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095680 

新 月 带 峡 蝶 Athyma selenophora 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095682 

BEBE BUE Athyma ranga 云南 景 洪 ，2006 - 07 EF095681 

TEE Moduza procris 云南 景 洪 ，2006 - 07 EF095694 

EHE Litinga mimica 云南 景 洪 ，2006 - 07 EF095693 

IREKIRIK Neptini ZNERIDEME. Neptis sappho 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095699 
DP RIPAISCE Neptis clinioides 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095696 

BEXRIDNE Neptis pryeri 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095698 

PIERI Neptis hylas 海南 文昌 ，2005 - 08 EF095697 

折 环 峡 蝶 Neptis beroe 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095695 

FESESEE Phaedyma columella 安徽 黄山 ，2005 - 08 EF095703 

TEES Phaedyma aspasia 海南 文昌 ，2005 - 08 EF095702 

A WESS Pantoporia hordonia 安徽 黄山 ，2006 - 06 EF095700 

B EHE TAE Parthenini KERER Parthenos sylvia 云南 景 洪 ，2006 - 07 EF095701 
SEHE FE Byblinae IRE Ariadne ariadne 云南 景 洪 ，2006 - 07 EF095678 








in samples ) 后 ， 根 据 剩余 的 样本 构建 一 致 树 ， 将 所 
得 结果 进行 统计 ， 获 得 系统 树 的 支 系 结构 以 及 各 支 
系 的 后 验 概 率 。 

通常 认为 转换 与 颠 换 比 小 于 2.0 时 ， 该 基因 的 
突变 已 达到 饱和 状态 ， 在 系统 发 生 分 子 时 需 进 行 特 
别 的 加 权 〈 Knight & Mindell，1993 )。 本 研究 中 25 
个 类 群 的 转换 与 颠 换 比 的 平均 值 为 1.2， 小 于 临界 
值 ， 因 此 在 简约 法 分 析 中 采用 替换 类 型 加 权 和 不 加 
权 两 种 策略 。 加 权 分 析 中 赋予 转换 与 颠 换 1:1.2 的 
权 


2 th R 


2.1 序列 组 成 和 变异 

Jat TERREI IRE 4 族 25 种 的 Cyt b 
基因 的 部 分 序列 ,已 提交 GenBank， 登 录 号 见 表 1。 
所 选 外 类 群 为 束 峡 蝶 亚 科 的 电 峡 蝶 。 序 列 经 比 对 后 
共 432 个 位 点 ， 其 中 有 169 个 可 变 位 点 ， 含 133 个 
简约 信息 位 点 。 各 碱 基 的 平均 含量 及 3 个 不 同 密码 
子 位 点 的 变异 及 信息 位 点 数 比 较 见 表 2。 从 表 2 中 
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可 以 看 出 ， 该 基因 表现 出 明显 的 A+T 含 量 (平均 
74.4% ) 偏 任 。 就 每 个 氮 基 酸 密码 子 来 看 ， 碱 基 组 
成 在 不 同位 点 差异 很 大 ， 第 三 位 点 的 A+T 含 量 很 
高 ， 达 到 91.3% 。 第 三 位 点 G 的 含量 最 低 ， 平 均 
为 1.6%, T 的 含量 最 高 ， 达 到 52.1% ， 这 表明 密 
码 子 的 碱 基 使 用 频率 存在 明显 的 偏向 性 。 
2.2 和 碱 基 替换 和 遗传 距离 分 析 

采用 Mega3.1 ( Kumar et al, 2004 ) 对 Cyt b 基 
因 序 列 的 两 两 间 替 换 数 进行 分 析 ， 结 果 表 明 核 苷 酸 
替换 主要 发 生 在 密码 子 第 3 位 点 上 ， 转 换 主 要 以 T 
与 C 之 间 为 主 ， 苏 换 主要 以 了 与 A 之 间 为 主 ， 且 苏 
换 频率 高 于 转换 。 密 码 子 第 二 位 点 最 为 保守 ， 替 换 
频率 最 低 。 所 有 物种 转换 与 颠 换 数 的 平均 值 为 1.2， 
第 一 、 二 位 点 的 转换 频率 高 于 颠 换 频率 ， 转 换 / 颠 
换 比 分 别 为 4.5 和 3.2， 而 第 三 位 点 为 0.9， 表 现 
出 一 定 的 奉 换 饱和 。 以 (转换 + 匡 换 ) 为 横 坐 标 ， 
转换 /其 换 的 比值 Cr) 为 纵 坐 标 作 图 (图 1 )， 从 图 
中 可 以 看 出 ， 大 多 数位 点 的 > 值 均 在 0.8 和 3 之 
间 , 当 总 的 替换 数 在 0.05 一 0.12 之 间 时 ,部 分 位 点 的 
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A2 RRIF 25 种 蝴蝶 Cyt b 序列 ( 432 bp ) 碱 基 组 成 


Tab. 2 Base composition in the Cyt b sequences ( 432 bp ) of 25 species of Limenitinae 











































































































所 有 位 点 密码 子 第 一 位 密码 子 第 二 位 密码 子 第 三 位 
Total Ist codon position 2nd codon position 3rd codon position 
位 点 数 Number of sites 432 114 114 114 
变异 位 点 数 169 40 13 116 
Number of variable sites 
简约 信息 位 点 数 133 32 9 92 
Number of parsimony informative sites 
T (96) 43.3 33.3 44.6 52.1 
C C96) 16.0 18.1 22:7 7.1 
A C96) 31.1 31.8 22.4 39.2 
G (96) 9.5 16.8 10.3 1.6 
A+T(%) 74.4 65.1 67.0 91.3 
Tr 群 的 10 属 25 种 明显 分 为 二 个 大 校 ， 第 一 大 枝 包 括 
85 x y IRIM, JEDER, NEDEJE FIZIKNEJE (BP = 
55. Pr — : : 
T» 79) 88 —Ks bl d Wi CHE Jay. pude e, ZX CHE 
EB pu X mn 
$5. .. > Jg. TER. EEk HE Jp HEAR eJ ( BP = 69 )。 
d: E « TES — Jer, AHBONURURIARBEMCR LÍ. (BP = 
Fe ERC CC ^, 86), 但 两 属 各 自 都 不 聚 成 单 系 群 ， 浴 峡 蝶 属 物种 
0 ao oo o ai x95 聚 为 单 系 (BP = 99), Jf 5 £l ME JE P3 RAH HR RF 





转换 + 项 换 Transition+Transversion 


图 1 Cyt b 基因 替代 饱和 度 
Fig. 1 The plot of substitution saturation for the 
cytochrome b gene in this study 


r 值 呈 上 升 趋势 ， 总 的 替换 数 大 于 0.12 时 ，r 值 呈 
现 平稳 趋势 。 

采用 Mega 3.1 计算 线 峡 蝶 亚 科 (包括 外 群 ) 
蝴蝶 之 间 K2P 距离 。 内 群 25 个 种 当中 ， 最 大 和 最 
小 遗传 距离 分 别 为 0.184 和 0， 平均 距离 为 0.121。 
其 中 同属 种 间 的 遗传 距离 最 小 ， 如 渡 带 深 峡 蝶 与 波 
纹 深 峡 蝶 之 间 为 0， 线 峡 蝶 属 4 种 之 间 的 遗传 距离 
介 于 0.061 一 0.085 之 间 ; 属 间 则 从 0.056 至 
0.173。 外 群 和 内 群 之 间 遗 传 距离 从 0.148 至 
0.212。 
2.3 系统 发 育 分 析 

本 人 研究 以 芯 峡 蝶 亚 科 的 波 峡 蝶 ( Ariadne ari- 
adne ) 作为 外 类 群 ， 构 建 了 线 峡 蝶 蝶 亚 科 4 族 25 种 
的 分 子 系统 树 。NJ、MP 和 贝 叶 斯 分 析 得 到 的 系统 
发 育 树 的 拓扑 结构 大 致 相似 ， 其 中 MP 树 采 用 未 加 
权 和 加 权 两 种 方法 进行 分 析 ， 未 加 权 简 约 分 析 得 到 
简约 树 的 树 长 为 538, 一 致 性 指数 (CI) 为 
0.4201, 保留 指数 ( RI) X 0.5016, 但 这 两 种 树 拓 
扑 结构 非常 相似 C 限于 篇 幅 ， 本 文 均 未 显示 )。NJ 
树 和 Bayes 树 ， 如 图 2、3 所 示 ， 以 NJ 树 为 例 ， 内 
















































































(BP=65 )。 丽 峡 蝶 和 穆 峡 蝶 则 位 于 第 二 大 枝 的 基 
WD. RARER, IRRIA CERZE 
属 外 ) ABIRE, JERR DE Js AEE ER 
分 别 为 单 系 发 生 。 在 Bayes WP, %2 HZ BERE 
(PP = 99 ) 和 律 峡 蝶 属 ( PP = 100 ) 亦 构成 姐妹 群 ， 
并 得 到 较 高 后 验 概率 (PP = 96 ) 的 支持 ; Tr 
H5 FE RIDE RET HE DEZE EER 51% Je HC ftl Rp e ZR 9 
ERELU, HINRERE 3 个 属 大 部 分 
HÆR T FÍT. MP 树 与 NJ PURI Bayes 树 的 
主要 区 别 则 在 于 系统 树 内 分 支 的 自 展 值 相对 较 低 。 


3 W it 


3.1 Cyt b 基因 序列 变异 分 析 

通过 对 所 测 得 的 Cyt 基因 部 分 序列 进行 分 析 ， 
HERR, REEE 25 种 蝴蝶 Cyt 序列 的 A + 
T 平均 含 量 为 714.4%, 明显 高 G+5C E 
(25.6% )， 与 其 他 文献 报道 的 昆虫 线粒体 序列 的 结 
果 较 为 一 致 ( DeSalle et al, 1987; Brower & DeSalle, 
1998;Dai & Zheng,2004 )。 第 三 位 点 的 A+T 含 量 高 
达 91.3%， 表 明 Cyt b 基因 在 碱 基 组 成 上 具有 明显 
的 偏 傈 。 对 于 编码 重要 功能 蛋白 质 的 Cyt ”基因 来 
说 ， 密 码 子 第 三 位 点 的 碱 基 替 换 速 率 明 显 高 于 第 
位 点 和 第 二 位 点 ， 这 是 由 于 第 三 位 点 的 突变 大 多 属 
于 同 义 突 变 ,受到 的 自然 选择 压力 较 小 ,突变 后 易 
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: 基于 线粒体 Cyt b 基因 的 线 峡 蝶 亚 科 的 系统 发 育 
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Athyma fina 
Athyma fortuna 
Athyma selenophora 


Athyma ranga Limenitini 


Limenitis sulpitia 
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Euthalia duda 
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Moduza procris — Limenitini 


Parthenos sylvia — Parthenini 
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Phaedyma columella 
Neptis sappho 
Neptis hylas 
f Neptini 
T Neptis beroe 
Neptis clinioides 
Pantoporia hordoniía 
Noptis prycri 
— Limenitini 


Litinga mimica 


Ariadne ariadne — Byblinae 


图 2 基于 线粒体 Cyt b 基因 部 分 序列 构建 的 NJ PU 


Fig. 2 NJ tree based on partial mitochondrial Cyt b gene sequence data 


各 分 支 上 数字 为 对 应 节点 的 Bootstrap 支持 率 


(1 000 次 重复 )。 


Numbers on each node are bootstrap values of 1 000 replicates . 


国定 ; 第 一 、 第 二 位 点 则 相反 (Zhou et al，2001 )。 
物种 间 序 列 的 碱 基 蔡 换 基 本 是 转换 多 于 颠 换 ， 密 码 
子 第 三 位 点 的 替换 频率 显著 高 于 前 两 个 位 点 ， 占 变 
异 总 数 的 68.6% ， 第 二 位 点 最 少 ， 占 7.7% 。 本 文 
的 研究 结果 也 显示 C -了 T 间 发 生 的 转换 比 A-G TR] 
的 多 ， 这 可 能 与 T、C 碱 基 的 结构 易 发 生 错 配 有 
关 。 已 有 的 研究 结果 表明 ， 兰 椎 动物 线粒体 DNA 
中 Cyt b 基因 序列 转换 与 颠 换 之 比 随 相 邻 碱 基 A + 
T 含 量 的 增高 而 增加 ; 无 脊椎 动物 Cyt b 基因 序列 
中 的 核 苷 酸 替 换 没有 显著 的 偏好 性 〈Hugall et al, 
1997 )。 本 研究 所 揭示 的 线 峡 蝶 亚 科 25 种 蝴蝶 Cyt 































































































b 基因 序列 种 中 的 高 A+T 含 量 与 核 背 酸 蔡 换 之 间 


的 关系 与 该 结论 是 一 致 的 。 
3.2 
5 








Xp tbc Wit e TE E. HH Je vr F Ze e REA P MM 
( Chermock , 1950 ). Eliot( 1978 ) 和 Amiet( 2000a ) 也 认 
Ay WE detis M £e dpedie NyURE HR ARES HH OE. FATE 
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ERES VE Je SC PETPERCAN A ZR ORE ERE (Willmott, 





2003; Zhou, 1998). Harvey ( 




















1991 ) 基于 幼虫 形 
态 特征 等 将 本 文 所 涉及 的 环 峡 蝶 族 划分 为 5 属 : 
Mit fes ( Pantoporia ) s de t Js ( Lasippa ). 3E nz due 
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0.98 Euthalia undosa 
1.00 Euthalia duda 
0.98 Euthalia kardama Euthaliini 
0.94 Euthalia monina 
1.00 Lexias pardalis 
Lexias acutipennia 
0.84 Limenitis doerriesi 
ool Limenitis homeyeri 
1.00 Athyma jina 
Athyma fortuna 
is Limenitis sulpitia Limenitini 
Limenitis amphyssa 
0.99 Athyma selenophora 
Athyma ranga 
Moduza procris 
Parthenos sylvia — Parthenini 
1.00 Neptis beroe 
Neptis clinioides 
0.98 Neptis sappho 
Neptis hylas 
; . Neptini 
0.85 Neptis pryert 
Phaedyma aspasia 
Pantoporia hordonia 
Phaedyma columella 
Litinga mimica — Limenitini 
Ariadne ariadne — Byblinae 
图 3 ”基于 线粒体 Cyt b 基因 部 分 序列 构建 的 Bayes 树 ( 各 分 支 上 数字 为 后 验 概率 ) 


Fig. 3 The Bayes tree based on partial Cyt b gene sequences data ( numbers on each 


node are posterior probability value ) 


























JE ( Phaedyma ), TRIEWE JE ( Neptis ) FI: BE Je IKER EK. ， 而 镜 区 稍 显著 。 绿 合 分 子 和 形 
( Aldania )。 其 他 国外 学 者 对 环 峡 蝶 族 的 划分 大 致 ” 态 的 研究 结果 ， 笔 者 倾向 于 环 峡 蝶 族 为 单 系 群 的 观 
相同 CAckery et al, 1999; Freitas, 1999), 这 5 个 Ño 
属 在 中 国 均 有 代表 种 ， 本 文 研 究 涉及 其 中 的 星 峡 蝶 关于 浴 峡 蝶 族 ，Amiet( 2000b ) 通过 对 该 族 形 
属 、 非 峡 蝶 属 和 环 峡 蝶 属 ， 在 我 们 所 得 到 的 系统 树 ” 态 学 共 源 性 状 的 研究 ， 认 为 它们 是 一 个 单 系 群 。 本 
中 ,这 3 个 属 聚 为 一 枝 ， 除 聚 在 该 族 的 缕 峡 蝶 属 的  — Dp, RREA 4 个 种 组 成 一 个 单 系 群 ,在 
TUZEUCHE PR, PRIEXCOUETEBUIX 3 属 构成 一 个 单 系 群 。 NJ、MP 和 Bayes 树 中 自 展 值 及 后 验 概 率 分 别 为 
但 是 这 3 个 属 之 间 的 系统 发 育 关系 没有 得 到 很 好 的 99，93 和 1.00; 律 峡 蝶 属 的 二 个 种 也 聚 在 了 一 起 ， 
feo WERI JE AEREN JE MA IRER JE P A h 自 展 值 及 后 验 概率 也 很 高 。 上 述 两 属 构 成 了 姐妹 
来 的 ， 从 形态 学 上 来 看 ， 两 者 与 环 忌 蝶 属 的 主要 差 。” 群 。 与 形态 学 研究 结果 有 较 高 的 一 臻 性，NJ 和 MP 
别 在 于 : 环 峡 蝶 属 翅 的 斑纹 和 白色， 少数 为 淡 黄 色 或 。 树 上 它们 所 构成 的 分 枝 与 带 峡 蝶 属 和 线 峡 蝶 属 所 形 
土 黄色 ， 各 室 斑纹 分 界 明显 ， 不 愈合 ; MAREE 。” 成 的 聚 类 族 形成 了 姐妹 群 关系 。 

翅 面 斑纹 橙色 或 黄色 ， 前 翅 斑 纹 愈合 成 三 大 块 ; dE ”3.3 缕 峡 蝶 属 和 穆 时 蝶 属 的 系统 发 育 地 位 

VIC Je 3 Xo BE Jes B As [e] de PUT HER Jr 3H. Sc + Ri MZ HE T REIHE TY- RAR DUEB, 38b 
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建树 方法 得 到 的 系统 树 拓扑 结构 是 基本 相似 的 ， 但 
它们 之 间 存 在 一 些 差 异 。 线 峡 嵘 族 在 线 峡 蝶 亚 科 中 
是 一 个 较 大 的 类 群 ， 我 国 包括 有 其 中 的 8 个 属 ， 本 
文 涉及 到 4 个 属 。 从 各 系统 树 来 看 ， 线 峡 蝶 族 并 非 
单 系 类 群 。 其 中 带 峡 蝶 属 和 线 峡 蝶 属 关系 较 近 ， 聚 
在 一 起 ， 这 与 形态 学 的 分 类 是 一 致 的 。 而 该 族 的 另 
外 两 个 属 穆 峡 蝶 属 和 缕 峡 蝶 属 的 位 置 则 有 所 变化 ， 
它们 并 没有 与 以 上 两 属 聚 在 一 起 。 本 文 所 涉及 的 该 
族 的 代表 物种 相对 较 少 ， 并 不 能 说 明 整 个 线 峡 蝶 族 
的 系统 关系 。 

BRA RUPES S os BC Jen B] to S py 
了 一 个 较 早 分 化 的 独立 支 系 ( 除 丽 峡 蝶 外 )。 此 外 ， 
NJ. MP 和 Bayes 9135] 26 8] ZEE Ic WE Jes 5 Y Ic WR TAE 2j 
OR IUBET, RIE I Ab P Js FH EE, 
它们 可 能 具有 较 近 的 共同 祖先 。Zhou (1998) 的 分 
类 是 在 前 人 的 基础 上 将 这 两 属 ( 缕 峡 蝶 属 和 穆 峡 蝶 
Jg) 从 线 峡 蝶 属 中 分 离 出 来 ， 从 形态 学 角度 上 看 ， 
它们 与 线 峡 蝶 属 的 差别 比较 明显 : RD EBEN Js HL 
斑纹 比 线 峡 蝶 属 原始 ， 翅 白色 ， 沿 脉 纹 黑 色 ， 无 中 
BUT; 穆 峡 蝶 属 与 线 峡 蝶 属相 比 ， 前 翅 中 室 无 白色 
纵 带 ， 后 翅 反 面 基部 无 成 组 的 黑色 点 。 因 此 结合 形 
SFER, ZENONE e MRE n] fle ze Ze BC 
rp EZ DES Je REL or BS Jens EC JS 4 ESSE. 2E 
峡 蝶 属 为 我 国 特 有 的 属 ， 其 系统 分 类 位 置 一 直 不 
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Hj. TRJEAOCHUETZEASIR. EA T ERAS BORNE Ja 
MZR IENE A rp v HR s 
3.4 PIRE ICREPJIS FRE AZ EIOS PR 

KLR B ZX BEEN RE 25 种 蝴蝶 隶属 于 10 个 
不 同 的 属 。Willmott( 2003) 的 形态 学 支 序 分 析 中 
涉及 到 了 线 峡 蝶 亚 科 的 几 个 属 ， 结 果 表 明 ， 线 峡 蝶 
属 和 带 峡 蝶 属 关系 较 近 ， 环 峡 蝶 属 比 以 上 两 属 较 早 
地 分 化 出 来 ， 而 丽 峡 蝶 属 则 比 环 峡 蝶 属 更 早 。 本 文 
作者 曾 根 据 线 粒 体 COL SEPT T £X e V RE 22 
种 蝴蝶 的 系统 发 育 关系 ， 所 构建 的 系统 树 也 表明 丽 
峡 蝶 族 是 线 峡 蝶 亚 科 较 早 分 化 出 来 的 类 群 。 而 本 研 
究 结 果 显 示 ， 环 峡 蝶 族 早 于 丽 峡 蝶 族 从 该 亚 科 中 分 
化 出 来 ， 而 且 深 峡 蝶 族 类 群 与 线 峡 蝶 族 的 线 峡 蝶 属 
和 带 峡 蝶 属 的 关系 比 环 峡 蝶 族 要 近 ， 梁 峡 蝶 族 则 可 
能 是 较 晚 分 化 的 类 群 。 

本 研究 运用 Cyt b SED ADU] £X BERI NI p E 
进行 系统 关系 研究 时 ， 各 属 种 间 的 关系 比较 明确 ， 
由 不 同 分 析 方 法 所 得 到 的 系统 树 的 拓扑 结构 较为 一 
致 。 但 由 于 测 得 的 Cyt b 基因 片段 中 所 含 的 信息 量 
有 限 ， 加 之 代表 物种 的 数量 及 构 树 的 方法 等 因素 对 
分 析 结 果 所 产生 的 影响 ， 线 峡 蝶 亚 科 特别 是 线 峡 蝶 
族 各 类 群 的 系统 发 生 关系 还 有 待 于 应 用 更 多 分 类 群 
和 多 基因 联合 数据 的 分 析 。 
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